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Boss taurus is not only an important agricultural species, which during the last 8–10 thousand years 
since domestication served to humanity as a reliable source of milk, meat, skin, and cattle, is a successful 
object for the study of obesity, gynecological and infectious diseases of man. Cows are successfully used as 
a model organism in endocrinology, physiology and reproductive biotechnology. Today, in the world, the 
number of ruminants – large and small cattle, namely – buffaloes, sheep and goats is estimated at around 
3.4 billion. About three-fourths of the world's agricultural land produces fodder suitable for the grazing of 
these ruminants, which have an amazing ability to effectively convert low-quality vegetable fibers, which are 
often not suitable for human use, into energy-intensive fat, muscle and milk. This biological process has 
long been used by humanity, which in the process of breeding has created more than 800 breeds of cattle, 
which is an important world heritage and a unique scientific resource. The B. taurus genome is estimated at 
3000 MB, arranged in 29 pairs of acrocentric autosomes and two sex chromosomes. The sequencing of the 
bovine genome was conducted by a consortium of more than 300 scientists from 25 different countries. The 
results of the analysis of the genome are presented in the database ncbi. For the first time, it was sequenced 
by the genome of one inverted cow of the Hereford breed, L1 Dominette. In addition, today's well-known 
information on the sequence of six species animals, which identified SNP, was the main resource for the 
HapMap project, which used 34.470 of them in their analyzes, the EST collection and about 10.000 full-
screen cDNA sequences. A genomic card of cattle based on high-density bonds is also reported. The World 
Society has created and actively used databases containing information on the sequence of genomes, genes, 
proteins, and their polymorphism. Particular attention deserves descriptions of the results of the analysis of 
single-nucleotide polymorphism, which allows us to analyze the evolutionary history of phylogenetic bonds 
in the middle of the species and between different species. The analysis of the associated quantitative 
features of the loci gives the scientific community additional confidence in identifying the polymorphism of 
genes, which is the basis of animal productivity. The QTL database contains data on 108 040 bovine cattle, 
which are associated with 579 different quantitative features. With the polymorphism of individual genes, 
harmful mutations are associated with the genetic load of populations. To date, 519 traits (disorders) have 
been described, 203 of them are considered by potential models for research on human diseases. A 
connection was found between the mutations that caused the 145 polymorphisms. 
Key words: cattle, genetic polymorphism, loci of quantitative traits. 
Особливості геному великої рогатої худоби 
С.О. Костенко 
Національний університет біоресурсів і природокористування України, м. Київ, Україна 
Boss taurus – не лише важливий сільськогосподарський вид, який протягом останніх 8–10 тисяч років з моменту одомашнення 
слугує людству надійним джерелом молока, м’яса, шкіри, тварини великої рогатої худоби є вдалим об’єктом для дослідження 
ожиріння, гінекологічних та інфекційних захворювань людини. Корів успішно використовують як модельний організм в ендокрино-
логії, фізіології та репродуктивній біотехнології. На сьогодні у світі поголів’я жуйних тварин – великої та малої рогатої худоби, а 
саме – буйволів, овець та кіз налічує близько 3,4 мільярда. Близько трьох чвертей світових сільськогосподарських угідь землі про-
дукують корм, придатний для випасу цих жуйних тварин, які мають дивовижну здатність ефективно перетворювати низькоякі-
сне рослинне волокно, що часто не підходить для людського використання, в енергоємний жир, м’язи та молоко. Цей біологічний 
процес давно використовується людством, яке в процесі селекції створило понад 800 порід великої рогатої худоби, що є важливою 
всесвітньою спадщиною та унікальним науковим ресурсом. Геном B. taurus оцінюється у 3000 МБ, організованих в 29 пар акроце-
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нтричних аутосом і дві статеві хромосоми. Секвенування геному великої рогатої худоби було проведено консорціумом, що налічу-
вав понад 300 вчених з 25 різних країн. Результати аналізу геному подані в базі даних ncbi. Вперше було секвеновано геном однієї 
інбредної корови породи Херефорд, L1 Dominette. Крім того, на сьогодні відома інформація про послідовності тварин шести порід, 
що дозволило виявити SNP, основний ресурс для проекту HapMap, який використовував 34 470 з них у своїх аналізах, EST колекції 
та близько 10 000 повноекранних послідовностей кДНК . Також повідомляється про геномну карту великої рогатої худоби на 
основі зв'язків високої щільності. На сьогодні накопичені значні масиви даних, які стосуються аналізу геномів тварин. Світовим 
товариством були створені й активно використовуються бази даних, що містять інформацію про послідовності геномів, генів, 
білків, їх поліморфізм. Особливої уваги заслуговують описи результатів аналізу однонуклеотидного поліморфізму, який дозволяє 
проаналізувати еволюційну історію філогенетичних зв’язків всередині виду та між різними видами. Аналіз локусів, асоційованих з 
кількісними ознаками, дає науковому співтовариству додаткову впевненість у ідентифікації поліморфізму генів, що є основою 
продуктивності тварин. База даних QTL містить дані щодо 108 040 локусів великої рогатої худоби, які асоційовані з 579 різними 
кількісними ознаками. З поліморфізмом окремих генів пов’язані шкодочинні мутації, що складають генетичний вантаж популяцій. 
На сьогодні описано 519 ознак великої рогатої худоби, 203 з них вважються потенційними моделями для досліджень захворювань 
людини. Знайдено зв'язок з мутаціями, що були причиною поліморфізму 145 ознак. 
 
Ключові слова: велика рогата худоба, генетичний поліморфізм, локуси кількісних ознак. 
 
Вступ 
 
Boss taurus – не лише важливий сільськогосподар-
ський вид, який протягом останніх 8–10 тисяч років з 
моменту одомашнення (Willham, 1986; Diamond, 
1999) слугує людству надійним джерелом молока, 
м’яса, шкіри (FAO), тварини великої рогатої худоби є 
вдалим об’єктом для дослідження ожиріння, гінеко-
логічних та інфекційних захворювань людини (Brozos 
et al., 2012; Raboisson et al., 2016). Корів успішно ви-
користовують в якості модельного організму в ендок-
ринології, фізіології та репродуктивні біотехнології 
(Laskowski et al., 2016; Meyerholz et al., 2016).  
На сьогодні у світі поголів’я жуйних тварин – ве-
ликої та малої рогатої худоби, а саме – буйволів, 
овець та кіз налічує біля 3,4 мільярда. Близько трьох 
чвертей світових сільськогосподарських угідь землі 
продукують корм, придатний для випасу цих жуйних 
тварин, які мають дивовижну здатність ефективно 
перетворювати низькоякісне рослинне волокно, яке 
часто не підходить для людського використання, в 
енергоємний жир, м’язи та молоко. Цей біологічний 
процес давно використовується людством, яке в про-
цесі селекції створило понад 800 порід великої рогатої 
худоби, що є важливою всесвітньою спадщиною та 
унікальним науковим ресурсом (Tellam et al., 2009). 
Геном B. taurus оцінюється у 3000 МБ, організова-
них в 29 пар акроцентричних аутосом і дві статеві 
хромосоми (Elsik et al., 2009; Bos taurus). Секвенуван-
ня геному великої рогатої худоби було проведено 
консорціумом, що налічував понад 300 вчених з 25 
різних країн (Tellam et al., 2009). Результати аналізу 
геному представлені в базі даних ncbi (Bos taurus). 
Вперше було секвеновано геном однієї інбредної 
корови породи Херефорд, L1 Dominette (Liu et al., 
2009; Elsik et al., 2009; MacNeil, 2009). Крім того, на 
сьогодні відома інформація про послідовності тварин 
шести порід, що дозволило виявити SNP, основний 
ресурс для проекту HapMap, який використовував 34 
470 з них у своїх аналізах (Tellam et al., 2009), EST 
колекції та близько 10 000 повноекранних послідов-
ностей кДНК (Elsik et al., 2009; Liu et al., 2009). Також 
повідомляється про геномну карту великої рогатої 
худоби на основі зв’язків високої щільності (Arias et 
al., 2009).  
Метою статті був аналіз даних про геномні ресур-
си та особливості нуклеотидного складу геному вели-
кої рогатої худоби.  
 
Матеріал і методи досліджень 
 
Дослідження були здійснені на основі аналізу баз 
даних нуклеотидного складу, локусів кількісних ознак 
та фенів великої рогатої худоби. 
 
Результати та їх обговорення 
 
На рисунку 1 показано дані щодо нуклеотидного 
складу окремих хромосом великої рогатої худоби. 
 
  
Рис. 1. Кількість нуклеотидів у хромосомах великої рогатої худоби (у мільйонах нуклеотидів)  
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Згідно з базою даних ncbi розмір геному великої 
рогатої худоби становить 2 649 530 пар нуклеотидів. 
Розмір мітохондріального геному становить 16 340 
пар нуклеотидів. Найбільшою за нуклеотидним скла-
дом є хромосома 1 (158 340 п.н.) та Х-хромосома 
(148 820 п. н.), а найменшою серед аутосом є хромома 
25 (42 900 п. н.) та У-хромосома (9 220 п. н.). Варто 
зазначити, що в геномі Sus scrofa знайдено 2 454 900 
пар нуклеотидів. Як найбільша хромосома 1 свиней 
значно переважає за розміром (274 330 п. н.) першу 
хромосому великої рогатої худоби, так і найменша 
хромосома 18 (55 980) y-хромосома свиней також 
крупніша, ніж у великої рогатої худоби, і має у свому 
складі 43 550 пар нуклеотидів. 
На рисунку 2 показана частка G-C в нуклеотидно-
му складі окремих хромосом (%). Максимальна част-
ка G-C виявлена у статевій У-хромосомі – 49,6% та 
аутосомі 25, що відповідає 47,1%. Мінімальна частка 
G-C характеризувала склад аутосом 6 і 9. В мітоход-
ніральній ДНК було знайдено 39,4% GC, а середній 
показник щодо геному великої рогатої худоби стано-
вив 41,8776% GC, тимчасом як у геномі свині свійсь-
кої він був 41,5% 
На рисунку 3 показано дані щодо кількості білків, 
які кодуються різними хромосомами. Найменша кіль-
кість білків, що кодуються генами ядерного геному, 
розташовані в У хромосомі (101 білок) та в аутосомі 
27 (478 білок), а найбільша – в хромосомі 3 (2 922 
білки). У мітохондріальній ДНК знайдено 13 генів, 
що кодують білки. Всього описано 85 086 білків, які 
закодовані у послідовностях геному великої рогатої 
худоби.  
Порівняльні аналізи також показали, що послідов-
ності білків великої рогатої худоби, зазвичай більш 
схожі на ортологи людини, ніж їх ортологи у гри-
зунів. Існують також видоспецифічні особливості 
організації генів, що беруть участь у травленні, 
імунітеті, розмноженні та лактації (Tishkoff et al., 
2007; Elsik et al., 2009). 
 
  
Рис. 2. Частка G-C в нуклеотидному складі окремих хромосом (%) 
 
  
Рис. 3. Кількість білків, які кодуються різними хромосомами великої рогатої худоби 
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Рис. 4. Кількість генів, які кодують транспортні РНК, на різних хромосомах великої рогатої худоби 
 
Гени, що кодують транспортні РНК, розташовані 
на усіх хромосомах великої рогатої худоби, У-
хромосоми (рис. 4). Найбільша кількість таких генів 
розташована на хромосомах: 23 (191) і 3 (171). Гени, 
що кодують інші РНК (усі крім тРНК), були виявлені 
у кількості від 10 (У-хромосома) до 488 (Х-
хромосома) в геномівеликої рогатої худоби (рис. 5). 
Всього у геномі великої рогатої худоби було 
знайдено 26 453 генів (рис. 6). Варто зазначити, що 
їхня кількість значно поступається кількості білків, 
які вони кодують. На хромосомі 3 картували 1832 
гени. Найменша кількість генів встановлена в У-
хромосомі (105). Мітохондріальний геном містить 
інформацію про 13 генів.  
 
  
Рис. 5. Кількість генів, що кодують РНК (крім тРНК) 
 
  
Рис. 6. Характеристика хромосом великої рогатої худоби за кількістю генів 
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Рис. 7. Кількість псевдогенів у різних хромосомах великої рогатої худоби 
 
Псевдогени були картовані на усіх хромосомах ге-
ному великої великої рогатої худоби (рис. 7). Всього 
було картовано 10 050 псевдогенів. Найменша кіль-
кість псевогенів була знайдена на У-хромосомі. 
Консорціум Bovine HapMap проаналізував частоту 
понад 37 000 SNP у 497 тварин великої рогатої худоби 
з 19 географічно та біологічно різноманітних ресурсів 
(Bovine genome project, 2009; The Bovine HapMap 
Consortium, 2009). Таким чином була отримана карта 
генетичної різноманітності різних порід великої рога-
тої худоби. Аналіз HapMap виявив картину історії 
великої рогатої худоби, в якій древній розмір популя-
ції був відносно великим, але генетична різноманіт-
ність різко знижувалася з процесами одомашнення та 
селективного виведення порід (The Bovine HapMap 
Consortium, 2009). Отож, тимчасом як загальна кіль-
кість приручених тварин великої рогатої худоби збі-
льшилася паралельно із зростанням людської популя-
ції, генетична різноманітність цих тварин зменшила-
ся. Проте, генетична різноманітність великої рогатої 
худоби залишається більшою, ніж порід собак, і поді-
бна до різноманітності серед людей (Bovine genome 
project, 2009; The Bovine HapMap Consortium, 2009).  
Був також проведений мета-аналіз великої рогатої 
худоби QTL для ідентифікації QTL, підтверджених у 
кількох дослідженнях з використанням різних попу-
ляцій (Salih and Adelson, 2009). Цей аналіз дає науко-
вому співтовариству додаткову впевненість у прове-
денні ідентифікації причинно-генетичних поліморфі-
змів, що лежать в основі багатьох продуктивних 
ознак. Інший звіт описує розробку та ефективність 
аналізу SNP з високою щільністю, що залучає інфор-
мацію, отриману від зусиль HapMap Consortium 
(Matukumalli et al., 2009). 
На сьогодні база даних QTL містить дані щодо 
108 040 локусів великої рогатої худоби, які асоційо-
вані з 579 різними кількісними ознаками 
(https://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/BT/index). 
База наповнена даними з 827 публікацій, вона дозво-
ляє полегшити процес порівняння, підтвердження та 
знаходження і найбільш вірогідного розташування 
генів. 
Понад 10 років база даних тварин QTL 
(QTLdb; http://www.animalgenome.org/QTLdb) є осно-
вним ресурсом для кількісних ознак локусів (QTL) та 
даних про асоціацію генотипу і фенотипу (Hu et al., 
2016). Інструменти Animal QTLdb дозволяють порів-
нювати дані між QTL / фенотип, шляхом асоціації та 
зіставлення цих даних з різними характеристиками 
геному. Це досягається шляхом між- та внутрішньо-
видового порівняння різних даних: а) послідовності 
бактеріальних штучних хромосом (bacterial artificial 
chromosome, BAC); б) однонуклеотидний полімор-
фізм послідовностей (single nucleotide polymorphisms, 
SNP); в) Affymetrix або oligo array елементи; г) геном 
людини (radiation hybrid, RH); д) відомі картовані 
гени тощо. Також був використаний мета-аналіз (Hu 
et al., 2013; Hu et al., 2016). 
База даних http://omia.org/home/ Online Mendelian 
Inheritance in Animals (OMIA) містить інформацію про 
ознаки великої рогатої худоби, що успадковуються 
згідно з законами Менделя (фени). На квітень 2018 
року у цій базі описано 519 ознак великої рогатої 
худоби, 203 з них вважються потенційними моделями 
для досліджень хвороб людини. Знайдено зв’язок з 
мутаціями, що були причиною поліморфізму 145 
ознак (в т. ч. порушень). База даних OMIA пов‘язана з 
іншими потужними базами генетичних ресурсів: 
Homologene, Ensembl, NCBI gene. 
На основі даних про геном великої рогатої худоби 
багатьох країнах світу  були створені програми гено-
мної селекції. На жаль, в Україні така програма поки 
що відсутня. Розробка програми геномної селекції 
свійських тварин в Україні буде сприяти розвитку та 
збереженню генетичних ресурсів тваринництва.  
 
Висновки 
 
Шляхом між- та внутрішньовидового порівняння 
різних даних: а) послідовності бактеріальних штучних 
хромосом (bacterial artificial chromosome, BAC); 
б) одинонуклеотидний поліморфізм послідовностей 
(single nucleotide polymorphisms, SNP); в) Affymetrix 
або oligo array елементи; г) геном людини (radiation 
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hybrid, RH); д) картовані відомі гени, є) мета-аналіз 
накопичені дані щодо кількісного та якісного складу 
геному великої рогатої худоби.  
Подальший аналіз зв’язку генетичного поліморфі-
зму з продуктивністю тварин, спадковими хворобами 
дозволить поліпшити селекційну роботу щодо вдос-
коналення сучасних генетичних ресурсів великої 
рогатої худоби. 
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